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KAJlAN HfTEROOENKAS GEMRIK ABALON (Waliofls aslnina) Dl PERAIRAN 
1NDONESlA MELALUl METODE RESTRlCTlOM FRAGMENT LENGTH 
POLYMORPHISM (RFLP) mtONA 
Ating Yunlarti, Yuni Kilawaei. Anik M. Hariati 
Fakultas Perikanan dan llmu Kelautan, Uniua*ilEas BnmijaYa 
RING KASAN 
-Ion (H. Asinine) m p a k a n  komoditas ekonornie penlting dl Indonesia dan 
merupakan komoditm yomg salangat layak untuk d i k K i M m .  Mnat untuk 
membudidayakan abelon in1 semekin mningkat mengingat hwga juelnya yang 
cenderung meningkat. Tlngginya rninat mernMdayakan ababn ini akan sernakin 
meningkatkan M h a n  akan manajemen budidaya yang baik dan kkelanjutm. 
Salah satu faMor pentins dalarn sistem budidaya sendiri adatah penydiaan benih. Lebih 
lanjut, perbaikan rnutu h i h  m r a  genetlk rfrlentukan deh vafiasi gemtik dan struktur 
populasi induknya. 
TujYan dari peneliian ini adelah untuk rnengevaluasi tingkat keragaman p f M k  
dari H. rrsjnina dari berbagai perairan di Indonesia yaitu Larnpung, Lombdr. Sulawesi 
Tengsara den Madwa dengan menggunakan PCR-RFLP mWW. Sedangkan rnanfaat 
yang diperoleh dari penelltian id adalah tersedianya informasi tingkat kemgarnan 
gemtik dad abalon di perairan Indonesia yang sangat penting untuk program breeding, 
s&bi induk dan managernen penplolaan p n g  selanjutnya akan menciptakan sistem 
budidaya aMon yang bakeIanjutan di Indonesia. 
Sarnpel yeng diarnbil dalarn panehitian ini adalah populasi abalon (H. esinina) 
yang berasal dari bebefapa perairan yang ada di Indonesia, yaitu Lombok. Madura, 
Lampwng, hdura dm Wangi-wangl Sulawesi Tmggara. Ekstraksi DNA dilakukan 
dengan metDde d-exxhaction berdasatkan Aljanabi & Maanez (1997). Amplikasi PCR 
-men r n t W  menggunakan priW 1SFl  (5'-CGC CTG m A4C AAA AAC AT-3') 
dan 16 SR1 (5'-CCG ClTC TGA ACT CAG ATC ATG T-3) (Palumbi et al.. 1Q91) 
diakukan berdasarkan Klinbunaa et at. 120021. PCR-RFLP dilakukan denoan 3 enzim 
re&itfiksi yaJtU Alul, BamHl dan &oRl. ~ o i a  p&otongan hasil RFW &ti m&ingmasing 
enzim restriksi diidentitikasi dengan merrrberikan huruf. Data yang diperoleh dari hadl 
interpfebd pita yang munwl -sdmjutnya digunakan u m k  d i n g  bebrapa 
pPrameter sbukhw W k  populasi. Anallaa data dilakukan dengan menggunakan 
metode RWction Enzyme Analysis Package (REAP) (McElroy et al., 1992). 
Hornogenitas frekuensi haplotip0 dianalifa dangan menggunakan Monte Carlo prosedur 
(M 8 Betren, 1989) dsnpan menggunakan program MONTE yang diimplmmtaskan 
psda program REAP dengan lC06-mndamisasi; Perbsdaan di d & m  porn, antar 
populasl den region dilalrukan dengan menggunakan Analysis of molecular variance 
(4MDVA) dsngan menggunakan program Arlequh (ExcofRer BS d ,  2005). 
Hadl penelltian menurgukkan bahwa Wapat 8 komposit hcrpaotipe yang bemasil 
diiintifikasi. N M  -man haplotipe rata-rata untwk witDNA H. &nine adatah 
aebesar 0,- 0,100. MIai kereganmn haplotip dari populasi dam dldapati lebih h r  
dw@uM dmi p c y l d  budldoya. Akan tatepl, nilel kerseffnan IwMipe deri populad 
budidaya as;ll Lampung mempunpi nilai yang cukup tnggi (ht 0.53) yang 
mmgindikmkan cukup beragamyor loundsr stock pada usaha budidaptmebut. Lebih 
lanjut, nil& kwgaman nukleotide dalem dan antar m p e l  barturubtuM adalah 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
0,04251 403 dan 0,0436* 0,02 sedangkan perbedaan n u W d a  antar wluruh 
pasangan sampd adalah 0,WlIr 0,029. Analha heterogenitas secara geog- 
demgan rnenggunakan Monte Carlo prosedw mnunjukkan batiwa twdapst perbedagn 
yang nyata antar sampel. 
Hasil dari AMOVA menunjukkan bahwa mayoritas adanya keragaman g e t i k  
wadi di dalm populasi (97%), sedangkan sediki terjaolr antar popdasi (2%) dan antar 
q i o n  (1%). Berdasarkan kwagaman nuklaotida rang relatif t i m i  maka populasi dari 
Wangkwangi Kepulauan Wakatobi &pat dijadikan rounder stock &lam program 
pemuliaan. Keragaman genetik den keragman populasi yang didapatkan dari penelitian 
ini rnerupakan informasi yang sangat penting unhrk program managemen bodiiaya 
abalon yang &W. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
STUDY OF GENFfIC HETEROGENEITY OF ABALONE (Heliotis Asinine) IN 
INDONESIA WAT€RS REVEALED BY RESTRlCnON FRAGMENT LENGTH 
ROLYMORPHISM (RFLP) mtDNA 
Ating Yuniarti, Yuni Kilawati, Anik M. Hariati 
Fatcultas P a i n a n  dan llmu Kelautan, Untversltas Brwijaya 
SUMMARY 
H. Asinine is a commercially important specks and has been farrned in 
Indonesia. Interest in abalone culture had been increasing as the prioe of &is produd is 
increasing as well. Futtbrmore. wdhanaged management is needed to ensure bhe 
high quaHty and suetainable abalone aquaculture. An important factor in abalone 
aquculture is the availability of hy or apat. ComtructMn oB gaobqualf of -one spat is 
debermined by the genetic divmity and population st~dure of its broodstock. 
The objective of this research is to evaluate the level of genetic diiersity of 
abalone from wried weters in Indonesia. i.e. Lombok, Madura, Lampung and South- 
East Suleweari by means of PCR-RFLP rntDNA. Meanwhile, the outcome of this 
research is the information of genetic diversityof abalone in Indonesian waters whiah 
may very valuable for breeding program, broodst& selection and murces 
menagement. This, in turn, wiH improve the sustainable system of abalone culture in 
Indonesia. 
Samples of MasinEna were collected from dierent waters in Indonesia, namely 
Lombok, M m ,  lampung and WangbwangC, Som-east Sulawesi. Mraetion of d N A  
was mnduded With salt6- method ba6ed on Aljansbi and Martinez (1w7). PCR 
amplication with primer 16SF1 (5'-COC CTG TiT AAC AAA AAC AT*) and 16 SRf 
@-COG OTC TOA ACT CAG ATC ATG T-3') (Palwnbi et BE., IS*) Md ou2 
baaed on Klinbunga eta/. (2002). Three rwction enzymes were a p p l i  for PCR+RFLP 
to revealed tmMmmhim amons samdes. Polvmorphirsm then could be detected with 
three r d &  e&mes (&I, ~ainftl and-~luij. The restriction patterns by those 
three mtriciion enrymes were idmtiiiwi with JeiWs. Data genarated hwn the restriction 
patems then were used to weal some gemtic population parameters. Data analysis 
wiss c a m  out using method of RestrMon Enzyme Analysis Padmge (REAP) @kElroy 
et el., 1992). HomoBeneity of hepMyRe frequency was analyzed with the procedure OS 
Monte Carlo using MONTE pmgram which is impbmented in RE4P p o g m  with 1000 
randomiition. Oiffema within population, among population, among region was 
calculated uaing Analpiis of molecular variance (AMOVA) in Arlequin program (Excoffier 
- 
et a/. ,2005). 
The results of this research showed that there ware 8 cornpasite haplotype which 
are wccessfully identified wlth PCR-RFLP. The avu3sege haplc4ype diversity for &DNA 
of H ashiha war 0.- 0.100. The hplotype diwsity of natwal stock were found 
higher thw that of hatchery stock. Yet, the haplotype diversity of hatchery stock from 
Lempung w e ~ e  quite high (h = 0.53) which indicated a large number of founder stock. 
MpiywvbHp, the @wage nudWde d h a i l y  within arid lmtwemn &mpb wen 0.092St 
0.03 and 0,O&W 0.02 respedve!y. Furtherrnm, the averPge nudeDtide diirer'gema 
bekwa all pair of samples was 0.0011& 0.029. Based on analysis of geographic 
hetempd@, there was a skgnikant population diierence bebrreen H-asinim samples. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Results from AMOVA revelead that the majority d total genetic varian- occurred within 
serndes (97%) and l i e  amom &ations (2%) and amona reaions (1%). Qn the basis 
of t& high gektic divdty  le%l & abalonein i;ldoneaia, huiation Wangl-wangi 
Kepulauan Wekatobi can be selected as the founder stock in breeding pro$mm, Genetic 
diversity and population dikrentiation found from this study yield critical information for 
an e f f k h  management program 
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BAS 1 
PENDAHULUAN 
1.1 Latar Belakang 
Abalon adalah gastropa laud yang Oersebar di daerah4aerah tropis dan beddim 
-ng temama peda zona-zona subtidal eeiger, 1998). Sedikiiya terdapat 20 
species abelon yang terssbar di seluruh dunia dm mwpakan komoditas ekonomis 
ponting. Sebagian bssar dari spcxie8-s- abalon temhd disksptoitesi dad alm 
(Jambhand and Paphavasit, I=). Karena teFjadi over-eksplaitasi ebakm, maka di 
bebetapa negara-negera di Asia sepeKti Indonesia, Cina dan Thailand banyak s e w  
brkembang budidaya abalon. Abaton telah dibudiday secara kornersiel di banyak 
negara di dunia karena harganya yang cukup tinggi, pitu sekitar Rp 200.000kg 
untuk species W o t i s  di Indonesia. 
Indonesia sebagai negam kepulauan mempunyai Uaerah panCar yang potential 
untuk daerah budidaya abalon. Beberapa daerah pantai di Indonesia yang telah 
membudidayakan abaion adalah Lombok, Bali dan Lampung. T iwnya  minat 
membudidayakan abalon ini akan m a k i n  meninghtkan kebutuhan akan 
manajemen budidaya yang baik dan berkelanjutan. Sarah satu faktor penting dalam 
sistem budiiya sendiri adalah panyediaan benih. Kualiias benih sangasah 
ditentukan oleh faktor genet& dan lingkungah Lebih lanjut, pertwiian muh benih 
wcam genetik ditentukan oleh variasi gemtik dan struktur pr,puhsi induknya. Oleh 
b n a  itu pangetahum telltang variasi gemtik diperlukan untuk nwmperolah 
infomresi dasar meqenai variasi genetfk. 
Wampir sebagian bessr rise? abalon di Indonesia difokuskan pada produksi 
bnih dan teknik pembesamn (Owim, 1997; Litaay, 2005: Setyona, 2003; Setyono, 
2005). Studi tentang kerapeman gmetik abslon dl Indonesia sangat twbatas. Riset 
yang telah diakukan adalah deqan rnenggunakan metode allaxyme (Prasetio. 
2008). Hasil dengan mengghnakan metode ini kuran~ sensitif apablla dibandingkan 
m a n  tslcnobgi DNA marker seperti PCR-RFLP. mDNA RFLP banyak d$unakan 
untuk menentukan struktur intraspesifik dari MI& populaai. Karaktflk &ri mtDNA 
sepsrti u n i m  inbwflam, *an Elkuran gopulasi yang lebih kecil lebih e f W  
dari pada DNA nukteus dan tingkat mutasinya lebih tinggi (Chemweth et al., 1998). 
Mitokondrfa genom dianggap dmgai haplotip dm dari perbedam haplotips dapat 
menentukan variasi gehetik pada individu dalam suatu populaoi atau antar populasi 
[6illington, 2003). Minbunga et el. (2003). Naganuma et al. ( I M ) ,  Jarayabhand ot 
d. (2002) telah rnenggunakan metode PCR-RFLP untuk meneliti adanya 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
keanekaragaman genetik abalon di perairan Thailand. PCR-RFLP juga telah 
digunakan untuk menelill variasi genetik pada hacbhery dan populasi alam pada 
beberapa species sep&i penaeus monodon (Klinbunga et el.. 2W1), American 
oyster ( R d  & Mann, I990), sea urchin (Palurnbi 8 WIm, 1990). Asian moon 
scallop (Mahidol et al., 2007) 
Ti-inya permintam abalon karma harganya yang cukup maha1 
mengakibetkan tejadinya over-eksploitasi abalon di populasi alam. Dengan 
perkembangan tersebut. kegiatan budidaya abalon di baberapa Regara tennasuk 
indonssia mulai rneningkat. Benih a w n  atall Spat menrpakan salah saw faktor 
yang memws i  produksi abalon budidaya. Benih yang dipakai hanrslah memenuhi 
syerat ~tbagai benih unggul bermutu secara genetik. Salah saEu syarat benih unggul 
adalah berasal dari pasangan induk yang diigmin rnem#iki sifat-sifat baii (unggul) 
dan memenuhi persyaratan sebagai induk sehingga sifgt-sifat ungglvl akan 
ditwunkan kspada ketumnannya (Soetomo, 1999). 
Dalam jengka panjang, dengan semakin tingginya permint8an ablon rnaka 
dihawatirkan para patani mulai rnenggunakan induk hasil budidaya tanpa 
rnempethdkan kwh-kaidah tertentu. Dampak dad penggunsam induk hasil 
budidaya tersebut jika tanpa mengetshui asal usul c a b  induhya dan kesalahan 
prosedur yarig dilakukan dalam selekd induk bisa beraklbat penurunan sifat genetik 
secara cepat. Keragaan benih yang diakibatkan oleh penurunan genetik diandai 
dengan iaju pertumbuhan, kelangsungan hldup. kemampuan rnengpkonversi pakan, 
resistensi tefhadap penyaki ketahanan ted'iadap pembahan lingkungan menjadi 
W h  rendah (Sugama, 1998). 
Pengakaesan data dasw genetik suatu spesies dari beberapa daerah yang 
ada merupakan syarat awal yang diperlukan untuk menentokan variaai geraetik atau 
kekerabatan yang dlmiliki. Variasi genetik mempakan suatu infonnasi penting untuk 
evaluasi individu jangka pendek, namun merupakan kelangsungan dari suatu 
papulasi untuk jangka panjang. Variasi geneIik dapat d i va tm i  dengan dua cara 
yaitu dengan allelic diversrty dan hetemzjqmify. Beberapa metode analiaa 
heterozigositas rnernpergunakan polimortisme (pehdaan individu pada level DNA, 
h i k  pada unrtan basa DNA maupun panjang DNA yang b h  terjadi karma adanya 
mutasi maupun rekombinasi tidak seimbang) W a i  prinsip ddsm pemeriksaan 
DM.  Usaha untuk rnernpertahankan kualis benih sangat diientub oleh kualitas 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
induk, dimana keragaman atau heterozigositas harus tetap terjaga sehingga secara 
genetik tetap terjmin. 
Deaan mengetahui heterorigositas induk abalon dari beberapa mraimn di 
lnd~nesia dihmpkan dapat diketahui kualitas indcllc dilihat dari mutu genetiknya. 
Salah satu cara yang digunakan untuk tujuan tersebut adalah dengan analisa 
mitokondtia DNA abalonr dengan rrcetoUe RFLP (Resm'cfion Fragment Length 
Pdymwphhism). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Bab I1 
TINJAUAN PUSTAKA 
21 Abalon (HaEio#s dins) 
Abalon termasuk makhluk laut dari kelas Gastfopoda, keluarga Haliotidee. 
jenle Hallotis @uping laut). Pen~pilannya mirip sim yang hamya mempunyai 
cangkang sebelah atas saja. Yang unik, binstang ini endemik, tidak semua 
m. BMgclrek sangat Sambat sehingga predator mudah memawanya, tennasuk 
manueia. la h i p  di dasar laut, khususnya di karang-karang. Wilayah Indonesia 
yang mempunyai speeies ini adalah Nusa Tenggara &rat (Lornbok tengah selatm), 
Ambon, Madura, dan 940 (Sulawesi Tenggara). 
HaliotSs asinine menempel seteloh 3 4  hari. Penempfdan den makan @a 
omal juvenil ma~pskan fase kritis. Pada fase ini, kematian tinggi sering terjadi 
terutama ketika diatom sebagai s u m k  makanan &ma terbatas. Juvenll H. ashina 
memakan diatom dan Nbchie spp. Halidis mining tumbuh kirekira 0.5 mm dari 
panjang tubwh dalarn 2 minggu dm 1.5 mm panjang tubuh ddam 2 bulan. 
Pertambehen panhng Wbuh signifran brjadi setelah delapan bulan, den juvenil 
mencapai ukuran 10-20 mm panjang tubuh dalam 3.5 bulsn. Setelah mencapai 
ukuran 10 mm dari panjang tubuh, juvenil H. asinine dapat mernakan pakan halus 
yang menrpakan bagian dari macroalgae {A~mWophora, GmciIaria, dan Hypnea). 
Faktanya bahwa beberapa juvenil dapat mencapai ukuran lebih besar 30 mm SL 
dalam waMu 6 bulan dati pembesaran yang menyatakan bahwa H. whine telah 
potensid lumbuh mencapai ukwan pasar (50-60 mm SL) sekurangnya sdama 
2 tahun. Namun w a h  ini dapat dipwpendek m a n  kondlsi pembesaran yang baik 
cleprtl : kualitas air dan aliran, serta pakan yang baik. Suhu unMc pertwnbuhan 
optimal a l o n  tergantung darf jenis den fase hidup. pH seharusnya berada pada 
kisamn 8 den sal i f t i iya berkisar antara 32-35 ppt (Setyono, 2005). Vaiabilitas 
tinggi dalam laju pertmbuhan biasa teijadi pada Haliotis spp. (Setyono, 2003). 
Abalon sangat sensitif terhadap hrdrogen sums, dimam dihasilkan dari 
pemecahen anaerab dari hewan mati, pakan yana tldak dimakan dan kotoran. 
Pertumbuhan akan berkurang pada level mckrhnya 0.05 ppm H*. Amonia yang 
dihosilkan dad me!abol[t W a n  h r  organisme la& dan menjadi toxin di atas 
T ppm (Sotyono, 2005). 
Lilhy (2001) menemukan bahwa pertumbuhan heterogenitas tinggi terjadi 
pda abalon kaki hitam New Zealand, Helidis iris. Abalm dabn ukuran terbesar 
dalam kelasnya dapat menjadi compIitif superior. Oleh karena itu, pemilihan secara 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
regular, sebagai contoh tiap 2 bulan, diperlukan untuk menghindari kompetisi dalam 
mencari makan. Setyono (2003) mengamati bahwa jwenii besar memanjat di atas 
juvenil kecil. Kebiasaan juvenil besar murngkin membatasi pergemkan jwenil kecil, 
yang berpenga~h dalam menmi pakan. Disini terbukti bahwe pertumbuhan abalon 
ksdl dapat meningkat derrgan tiadanya pefsaingan W a r  [Mgaya 81 Mercer. 1995). 
Secara genetik tidak ada dua individu dialam satu spesies yang aarna. 
Apalagi faktor-faktor lingkungan juga ikut berpengaruh dalam timbulnya cirl-ciri yang 
rnunarl sebagcji fenobif. Perbedaan eiri yang tampak pada tiap anggota spesias ini 
menyebabkan adanya keamkwagaman dalam spesies. Keragaman dalam spesies 
rnenyebabken pada tiap anggota spesieh; d a m  diliiaf adanya kedekatan 
kekerabatan eatu aama lain. Semakin banyak m a a n  dri&& yang dimiliki 
semakin dekat kekerabatannya, bgltu pula sebalknya, Dengan demikian dalarn 
suatu spesies dapat dijumpai kebrnpok-kelompok populasi yaw satu aama lan 
dibsdakan berdasarkan permmaan dan perIbedaan ciriclri rnorfologi atau fed f .  Ciri 
morfologl dspat berubah selama mesa hldup atau pwkembangan suetu organisme, 
yang merupakan tanggapan terhadap kondisi lingkungan. Dengan berkembengnya 
kajian genefka rnenyebabkan organisme dapat didekati secara genetik. Sehingga 
Mau akan menenrukan keragman dia- organisme, m&a h a m  diperdeh 
susunan bahan genetik yang sesungguhnya, yang tidak terpengaruh oleh faktor 
lingkmgan dan diwaiiskarn dari generasi ke generasi berikutnya (Sdro, 1894). 
Keanekaragaman pada tingkatan spasits mem;akup variasi gem%& di datarn 
spesiee, drant8ra populasi yang terpiih secara geografis dan antam Endividu dalam 
populasi (Primadc d Supriatna et a/. 1998). Variasi genetik suatu epesies abaion 
merupakan surnberdaya biologi primer di dalam reprodukai bwtan, sehingga unbk 
rnengembangbiakkan suatu spesies abalon perlu diketahui veriasi genetiknya. 
v8riad genetik yang diidentitikasi dari frekmnsi del, p~oporoi l o b  polymoFAk dsn 
heteroqgosh adcrlah penoettninan deri sifat-sifal h e r e s  yaw akan dlturunkan 
dari induk ke keturunannya. S i  hereditas tersebut tercermin dari pertwnbuhan, 
kelangsungan hidup, ketahanan terhadap hama penyekit, perubahan lingkungan 
aerta komrersi pakan (Khcaid, 1983 dan Leafy, 1986 dalam Sugma, 19881. Variasi 
genetik dajmt m u W  kamna seleksi aelm, pengaruh lingkungan, m-ai dnn 
perkawinan. FaMor-fakm t m b u t  dapat myebabkan lerjadmya peubahan 
eusunan genetlk individu (rnutasi) dan selenjutnya rnenjadi susunan genetik dalam 
populasi ( W i i  2001). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
28 Mhkondrisl DNA (mtDNA) 
Mitokondria memiliki perangkat gendtk sendiri yang dieabut DNA mitokondria 
(mtDNA), terietak pgda niatFiks semi cair di bagian paling daiam mitokondria. Sahr 
mitokondria dapat mengandung puluhan rntDNA. Berbeda dengan DNA inti yaw 
diturunkan dari kedua induk, rntDNA hanya dimriskan Becara maternal atau dari 
lnduk betina tanpa mengalami rekombinasi. Ketiadaan mitokondria induk jantan pada 
ketunrnannya rnempermudah analisis penurunan mtDlnIA. Oenom mitokondria 
diturunkan =lama ratusan cibu tahun tanpa ada persilangan dengan genm m t W  
lnduk jantan. Dengon damian, mutasi ycmg dhvariekan dapat dllacek pada saU 
garis keturunan maternal (Sofro, 1994). 
Mitokondria menrpakan struMur terbesar dalam sitoplasrna sel. Jmlah 
mitokondria dalam satu sei betvariasi dari ratusan sarnpai ribuan tergantung 
kebutuhan sel terhadap energi. Ukuran dan bentuk mitokondria berbeda-beda, 
beberapa diantamya hanya berdiameter kberapa ratus milimikron dengan bentuk 
globular, sedangksn yang lein, dimetemya rnencapai 1-7 mikron dengan bntuk 
Ramen. Mitokondria Zerswun atas dua membran yaltu membran luar dan dalam 
yang rnaoing-rnasing rnewpakan lapisan molekul lipoproten. Mernbran dalarn 
membeniuk lekukan atau krista yang menjorok ke dadelam matriks. Komponen rantai 
pemafasan yang berhwbungan dengan fosforilasi oksldatif terdapat dalam rnembren 
dalam mitokondtia. Enzini-enzim p n g  terlibat pada siklus asam sitrat terletak dalmm 
matriks Oleh karena dalam mtDNA terjadi laju mutasi yang tinggi sehingga mtDNA 
dapat dimsnfaatkan u w k  menentukan keragaman genetik antar indiidu dalam 
suatu populasi, hubungan evolusi di antara populaei dan rekanstruksi rnigrasi suatu 
papulasi (Toha, 2001 @am Faqih. 2004). 
DNA mitdcondria (mtDNA) merupakan DNA ekstra-kromosomal yang rnerniliki 
sifat dan karalder Xana berbeda deman DNA inti. Digumakan mDMA sebagai alat 
untuk menuanalisa variasi genetik karena mtDNA mengalami prase$ mutasi dan 
evoiusi, proees evdusinya kirakira slatu tingkat Eebih cepat daripada genom nuldeus 
(DNA inti) sehingga tingkat heterogenitas inter dan intra saesifk dari mtDNA dapat 
dibuktikan beberap organisme. Karena bepatan evolusinya maka analiszt 
mtDNA dianggap sebagai metode yaw lebih aklnrat dibndingkan dengan analisis 
DNA Inti (Rwtidje. 2002). 
Kajian variasi genetik yang didasarkan pada mtDNA banyak dilakukan. Hal 
tersebut disebabken oleh b e b p a  W o r  amtara lain ; mtDNA mwnpunyal jumlah 
kepi yang tinggi (high copy nuntber) sehingga mudah diisdasi dan dipurifikasi, 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ukuran mtDNA kecil sehingga dapat dipelajati seam utuh, genom mtDNA p d a  
daerah D-loop (dfplacemenf-loop) mempunyai variasi basa yang cukup tinegi, lebih 
polimorflk ditwndingkan dengan daerah mWNA lainnya. Dengan banyaknya s@al 
khusus dan positif yang dirnilikinya, maka DNA mitokondria &pat diydikan penanda 
genetik yang besar manfaatnya untuk stud keragaman genetik (Iguchi, et a/. 1994 
dafam Faqih, 2004). 
2 4  Enrim Restriksi 
Peda tahun 1960-an, telah ditemukan sekelompok enzim t e r n  yang dapat 
mendegradasi DNA dan memotong (resfrEd) p m  teqadinya inf&i dari 
bakbrifage penginfeksi baMeri. Kelompok emim ini, yang kemudian dikenal sebagai 
enzim nrstriksi (Resbjdion Enzyme), terbukti berperan sangal penting dalam 
penenpan tekndogi DNA rekombinan di abad modem ini untuk memanipulasi DNA. 
Enzim restfiksi ini mampu memotong DNA pMfe situs pmgenal Cyengan sekuensi 
DNA yang sangat speeifik [RecugnM site). Dengan demikian enrim ini mampu 
mmproses DNA menjadi potongarrpatongan yang lebih pendek a d  DNA tersebut 
memiliki situs pengenal untuk endm reatriksi Wentu. ash enzim mtrW ini, DNA 
genomik yang relatif kompleks otganieasi DNA-nya dapat dipotmg-dipotong rnenjadi 
populasi potongan DNA dengan berbagai &wan. Sampai dengan tahm 19889n, 
blah dikehhui hampir 475 masam d m  restriksi yang bemal dari berbagai 
organisme (Sianipar, 2003). 
E d m  restriksi atau Endonuklease merupakan enrim yang mandegradasi 
molekul DNA demgan memecah ikatan f o s f o d i i  rang menghubumgkan satu 
nukledid dengan mukotid betikutnya pada untai lh. Enzirn+nzim restriksi 
tersebut &pat memotong DNA pada tempat yang spesifik Enzirn spesifik yang 
b e M 8  aken menghasilken potongan-potongan DNA yang berbeda pula. E ~ i m  ini 
dihasilkan oleh Weri yang bergma untuk memotong mdekul DNA secara internal 
pada paeengan basa tertentu (WEttsan et a/., 1998 dalam Faqih, 2W). 
Enzim reatriksi yang biasa dipakai untuk mekukan analisis RFLP biasanya 
mempunyai situs pengenal dengan sekuen D M  4 - 6 pasangan basa (pb). Dengan 
mengetahui situa pengenainya, frekwensi terjadinya pernotongan atau ada tidaknya 
situs pengenal akan dapat diduga. Dengan mengasumsikan bahwa sekuensi 
n u W d a  dalm DNA teraebar acak (random) den dalam jumlah yang sama, maka 
enzim restiksi yang situs pengenalnya 6 pb kernungkinan akan mematong DNA satu 
kali (frekwersi s b  pengenal = 1) untuk Wap sekuensi DNA sepanjang 4' atuu 
4098 pb. k g a n  kata lain, untork setiap DNA yang panjangnya 40$6 pb diduga akan 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
terdapat satu situs pengenal untuk enzim tersebut. Demgan demikian, emim yang 
situs pw@malnya terdiri dari 4 pb kernungkinan akan ada satu satu situs pengenal 
untuk setiap 256 pb (44 ) sekuensi DNA (Sianipar, 2003). 
Berdaserkan komposisi sub unit, kotektor yang dibutuhkan dan tipe DNA 
yang dlbutuhkan, emim restriksi endonuklease dibagi mmjadi tiga tipe. Emim lips I 
mernilii tiga sub unit, rnembutcOlkan Mga, ATP dan S-adenoaeilmethianin untuk 
memotong untai DNA. Daerah pengenalnya kornpbks dan memotong DNA pada sisi 
yang tidak spedflk antara 400-7000 base paris @p) dari sisi pengenal ( m f t i o n  
site). Enzim tip II rnemiliki satw 8 th  unit den rnambuhrhkan ~ g *  dan A7P untwk 
rnemotong DNA, enrim ini memotong DNA pada tempat tertentu, di bagian sisi 
pengenal, Wra-kira 26-27 pasangan basa (Artarna, 1901). Dari ketiga tipe tersebut, 
endonuklease restriksi tipe II adalah enzim pernotong yang penting dalem kloning 
gen (Brown, 1901). 
Enzim restriksi ada yang rnemotong DNA hanya enam ufutan nukledda 
uman tertentu, misslnya @#Ill pada A'GATCT, Pvui pada CGATCG dan hull pada 
CAG'CTO. Disarnplng itu ada endonuklease ntstriksi lain yang mengenal target site 
peda empat atau lima urutan nukleotida, misalnya S a m  pada GATC, AIul pada 
AG'CT dan Hid dapat rnengenal wutan G'ANTC sehingga depat memotong pada 
G'AATC, G'ATTC,GIAGTC dan GUACTC (Brown 1991). EWm EcoRl pada 
WAATTC, Hindlll pada A'AGClT, BamHl pa& G'GATCC, Xhol pada CTCGAG, 
Mbol pada GAT%, Haeill pada GGC'C dan Hhul pada GCG'C (Maniatis, Sarnbrook 
eta/. 1989). 
Hasil pernotongan dengan enzim tettiksi akan menghasilkan fragrnen atau 
q m e n  DNA &%an ujung twnpul (blunt end) dan ujung lengket (&My end). Enzim 
restfiksi yang menghasitkan fragmen ujung lekat, misalnya EcoR1, Hpall, Hindlll, 
Bgili, Hfll dan Mbol (Davis, Dibner et a1.,1W). 
2 5  Rwtdctfon Fragment Lwgth poEymorph~s (RFLP) 
Anatiiis Restriction Fragment Length Pdymorphjm (RFLP) adalah salah satu 
teknk p m a  yang w x r a  luas digunakan untwk mendeteksi vanasi pada titingkat 
DNA (Ammingtyas, 2008). Deteksi RFLP dilakukan bsrdasar pada adanya 
kemungkinan untuk membamdingkan pola pltaplta yang dihasilkan setelah dilakukan 
parnotangan dengian d m  restFiksi s i p  DNA terget. h k g a i  m-si yang 
terjadi pada suatu organisma rnernpengaruhi molekul DNA dengan berbagai cam, 
menghasikn fraginen-fagmen dengan panjang yang M a .  Perbedean panjang 
nggmen ini dapat dilihat setelah dilakukan e-sis pada g ~ l ,  hibridisasi dan 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
visualisasi. Aplikasi teknik RFLP biasa diiunakan umtuk mendeteksi diversitas 
gsnetik, hulwngan kekerabatan, sejarah domestikasi, asal dah evolusi suatu 
spssies, gene& drift dan ~leksi, pemetaan keseluruhan g m m ,  tagging gen, 
mengioolasi gengen yang bergune dari spesies liar, mengkonshUksi perpustakaan 
DNA. 
RFLP dapat digunakan untuk menentukan apakah dua gen mempunyai 
banyak kesamaan atau tidak. Keuntungan yang dapat diambil adalah pdymorphisms 
pada &es seqwmc8s nuclodido ekan mempengaruhi parnotongan restriksi 
endonuklease. Pollmorfisme akan menghasilkan perbedaan ukuran fmgmen yang 
terpotong. Dengan RFLP d a p  sites restriksi dapat dipetakan (Adams, Knowk et at. 
1092). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
BAB Ill 
TUJUAN DAN MANFAAT PENELlTlAN 
8.1 TUJUAN 
Peneliiian ini bertujuan untuk mengevalwasi tingkat keragarnan genetiK dari 
H. asinine dari be&agai perairan di lndonesia yaitu Lombok, Madura, Lampung dan 
Sulawesi Tenggam dengan menggunakan PCR-RFLP mtDNA. 
3.2 MANFAAT 
Manfaa! dari penelitian ini aWeh tersedianya iinfomMsi tingkat keragarnan 
gmetik dgri abalon dl pemiran Indonesia yang sangat penting untuk program 
breeding, W s i  Induk dan managemen pengetolaan yang salanjutnya akan 
menci@&an &tern budidaya abalon yang berkelanjutan di Indonesia. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
BAB IV 
MATERl DAN METOQE 
4.1 Sampling 
Abalon (H. asinir~a) akan dikumpuikan dari bebrapa tip8 perairan yang 
berbeda di Indonesia (Gambarl. Tabel 1). Spesimen disimpan pada 40°C sampai 
dipellukan. 
Gambar 1. Lokasi pengaWi3an sampel abalon H.asinina 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
4.2 Ekstmksi DNA 
Total DNA diekstraksi dari adductor rnusde dari setiap sampel dengan 
mengg~man meto& selt-extracfion (Aljanabi & Martinez, 1997). Adductor musde 
ddhomogenisasi dengm 400 nl sat& homogenizing buffer (0.4 M NaCl 10 mM TI+ 
HCI pH 0.0 and 2 rnM EDTA pH 8.0). Kemudian lanrtan ditambah dengan 40 ml of 
20% SDS dan 8 ml of 20 m@ml pmteinase K (400 mglrnl konsmtrasi final). Smpel 
dlirtkubasi pada suhu 5&65*C selama smalam. Setelah inkubasi, brutan ditambah 
dengan 300 rnl 6 M NaCl (NaCI s&mted W). Sample divorttilc dame 30 detik 
pada ke-n penuh dan disentrihrse selma 30 menit pada keoepatan 10 000 g. 
Supernatant diarnbif dan dipindahkan pada tube baru, ditambah dengan isopropanol 
dengan volwne yam sama dan diinkubasi pada suhu -20% selama 1 jam. Sampel 
kemudian diaentrffuse pada suhu 4'C path k q t s n  10 000 g se l~me 20 menit 
Pellet kemudian dicud dengan 70% ethanol, dikdngkan dan dilarutkan dalarn 300- 
500 ml dH20. Hasil ekstraksi DNA disimpan pada suhu 4% sampai dipdukan 
4.3 PCR of 4 6 S  rDNA (mibkondria DNA) 
16S rDNA (mt DNA) diamplifikasi menggunakan primem 16SFl (5'-C CTG 
I T  AAC AAA AAC AT-3') dan 36 SRl(5'CCQ GTC T(3A ACT CAG ATC ATG T-3') 
(Palumbi et el.. 1991). Speoimen yang tidak bemasil diampliikasi dengan primer di 
atas kmudian diamplikasi dengan menggunakan primer 1SR2 primers (5'-GQT 
CTG AAC TCA GAT CAG ATC ACG T-3') (Small dan Chapman, 1997). PCR 
dilakukan dengan menggunakan 15 PI larutan yang terdm dari 10 mM Trk-HCI, pH 
8,3,50 mM KCI, 2 mM MgCI*, 200 (rM dATP, dCTP, dGTP, dan dl lF ,  0,5 HM setiap 
prlrner, 1 unit DyNArylne II DNA polymeme dan 25 ng of DNA template. Program 
ampliikaai dihkukan pada 30 dld'us (92%, 60 a; WC, 60 s; 7PC, 90s ) dengan lnial 
denaturasi pada 92% selarna 1 menit diiiuti 10 menit final extension pada 72°C. 
44  RFLP dm Agar- Oel E l ~ p h ~ i s  
Produk amplWikasi 16 rDNA (band tunggal 580 bp) kemudian diskreening 
dertgan 3 enzim restriksi endonuklease yang berbeda yaitu Alul, BamHl dan EcoRI. 
Proses irulatbaai pada 37% dilakukan dengan reaki sebanyak 15vl (Ha 0,48 pi, 
NE4 1,2 pI, BSA 0,12 PI, enzim restriksi 0.2 MI, PCR product 4,O MI) Belama 6-32 
jam. Hacrll amplWacsrl yang diporole9 eksn ~ l ~ l  dengan mrlggunakan gel 
ekMrophonrais agarose 13% pada 4Vlan. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
4.6 Analisa data 
Swam lengkap dur pengambilan data penelltian dapat dilihat pada Gmbar 
2. Dari hasil pernotongan dengan enzim restriksi, maka akan diperoleh data bempa 
pita fragmn DNA dengan berat molekul tertentu. Intwpmtasi pemetaan pita 
diiakukan dengan mengamati jumlah dan letak pita DNA pada fiaptiap populasi dari 
hasil pemotongan dengan d m  restrhi. P~timomSme terjadi jika terdapat 
peMaan jumlah dan btak pita DNA antar popuiasi bardasarkan brat molekul 
fragmen DNAnya. Seianjutnya pda pemotongan (mftidrbn pefbm) pada masing 
masing individu yang dihasilkan oleh endm restriksi diidenWhsi dengan huruf A, B, 
C, D dan seiemsnya. 
Data yang dipamleh dari hasil interpretesi pita yang munrwl selanjutnya 
digunakan unMc menghiing beberapa pammeter atruktur &k populad 
Kerageman haplotipe dan nukleotida dianalisa dengan menggunakan metode 
Restriction Enzyme Analysis Package /REAP) (McEhoy et a/., 1992). Homogenitas 
Musnsi  haplotipa dianalisa dengan menggunakan Munte Carlo p d u r  (Roff 8 
Betzen, 1989) dengan menggunakan program MONTE yang diimplsmentasikan 
pada program REAP dengan 1000 randonalsasi. Perbedaan di dalam populasi, antar 
populasi d m  Fegfon dilakukan dengan menggunakan A+i of mdaurlar variance 
(AMOVA) dengen menggunakan program Arlequin (Excoffier eta/. ,2005). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Popuiasi abalon (Hal& asinha) di Perairan 
LampCmg. Lombok, Sukesi Ten6lgara dan Madura 
\L 
Pengambilln m p s l  H i l l W  asinina dari persiran 
Lampung. Lornbok. Sulawesi Tenggara den Madura 
J, 
AmMikasi taw sekuen mtDNA 
de-n PCR 
E W m s  gel qarose 1,5 % % 
J, 
Band tunggall6 S (580 bp) 
Oambar 2. Dlegram alur pnwedur pengambitan data penelitian 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
EAB V 
HASL DAN PEMBAHASAN 
5.1. PRODUK AMPUKAS1 PCR mMNA 
Prod& arnpiMkasi PCR mtDNA dipemieh dari 100 mg jarkrgan kaki abalon. 
Pmduk PCR dari seluruh sam@ yang diperoleh dengan menggunakan p r i m  185 
adalah pita tunggal mtDNA yang tdetak pada 580 bp oeperti Mihat pada Gambar 3. 
Gambar 3. P d u k  amptifikasi PCR 16s rDNA. 
Pmduk hasil PCR dengan mewnakan primer universal 16s rDNA (Palumbi et 
el., 1W) pada penelin ini sesuai dengan ukuran yang diharapkan. Klinbunga et el. 
(2003) melapoh hal yang sema yaitu m a n  menggunakan primer universal 16s 
t W  dipedeh produk seResar 58Obp. Ukuran segment m i t o k ~  yang rnubungan 
dengan gen 1BS rDNA pada crwstawa dan mdlusc.a diietahui lebih Wi daripada pasla 
species ibn Segiment mitokondria pada gene 16s pada udang-udangan dan kepibjng 
adalah sebesar 521) bp, sedangkan pada spedes-speci%s ikan adalah sebesar 700 bp 
(Shekhar. Gopikrishn a &Azad, 2005). 
6.2 Analis PCRRFLP dongan endm d k s f  Ed?[,  f t m H l  den Alul. 
Untuk melihat po(hrlomsme delarn suabr g e ~ m  orgmiem digunakan suatu 
e w  pematong tettentu ( d m  reslriksl]. Karma sifatnya yang spesifik maka 
e n r i m m  restriksi akan memotom sitwar tertentu yang dikenali enu'm t- 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
sahingga akan t-tuk fiagmmfragmen DNA yang bsrbeda ukurannya. Pada 
penelitian ini diiunakan tiga enzirn resttiksi yaitu EcoRI. &mrHI dm Alul. 
Emim restriksi EcoRl mengenal urutan basa G'AATTC (Maniatis, Sambroak et 
al. 1989). Pada penelitien ini, e m h  &ksi E d #  merupekan anrim yang infmabif 
untuk gen 16s rDNA abalon dari k m p a t  populasi yang diambil. Enzim ini memotong 
prwluk ampllkasi PCR 16S rDNA dan menghasilkan 2 pcda yaiku pola A dengan 580 bp 
dan pola B pada 300 dan 280 bp (Garnbar 4 kobm 2 -3). lnformasi yang sama juga 
dilaporkan oleh Klinbunga et a/. ((2003) yang menggunakan d m  EcoRl pada produk 
arnpiiasi IBSFDNA H. asinine, H. MIria dan H. ovine. Pada ketiga spederr tersebut 
drpatdeh 2 pola pernotongan dangan 2 pda. 
Oambar 4. PCR-RFW 16SrDNA H.&nina emim restriksi EcoRI dan BamHi. Kolom 1: 
lOObp marker, Kdom 2-3: pda pematongan w a n  enrim resbiksi EcoRl 
parnotongan, Kolom 4-5: poh pemotongan dengan emim r & M  BamHJ, 
Kolom 6: l&mDNA yang tidalc twpowna. 
Apabila enrim aestFiksi E d l  mengendi urutan basa G'AATTC, enzim restriksi 
BmHi akan men@wali base G'GATCC. BemHi juga merupakan e d m  infotmatlf 
dengan rnembentuk pda yaitu A 580 bp dan B 380.200 bp (Gambar 4 kolom 5 dan 4). 
Dertpn produk amplikasi 16s rDNA pada H. ashim d i n  hanya 1 pda yaitu 580 
bp sedangkan pads sped- abalon ygng leln yditu H. ovina ditemukan 2 pola yaitu 580 
bp dan 380,200 bp (Mnbwnga et el., 2003) 
Endm restriksi yang terakhir dipakai dalam -an ini adallah Alul. Eruirn yeng 
&an memtong urutan base pada AGCT membetkan inform& dengan adanya 3 pola 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
yang terbentuk yaitu A (330, 245 bp), B (520, 50 bp) dan C (450, 110) (Oambar 5). 
Klinbunga et el. 2003 menemukan 7 pda permtongan gen 16S rDNA denggn enzim 
M k s i  Nu1 pada heberapa species abalon (Hasinina, H. m'm dan H, vada). L e b i  
lanjut. endm hi juga arkup inbm@ unMc species udang penaeid (Khamnamtong, 
Klinbunga dan Menacveta, 2005) den lafes &aMw (Shekhar, GopkMma dan Azad, 
2005). D e w  d m  restriksi Alul terdapat fragment yang tklak terdateki sebsar 5- 
20 bp (dari 680 bp 16sFDNA PCR produk). Hal ini disebabkan kecilnya fragment yang 
dihasilkan. Shekhar, Gopikrishna 8 AEad (2005) melapodcan ha1 yang sama dkngan 
d m  resbjksi Mbd 12SrDNb produk menghasilkan fragment mbesar 200bp dari 215 
bp PCR prod&. Selmjutnp, tidak twd&ksinya fragment k d  ini tidak akan 
rnempengaruhi perhit~ngan j;rrak genetik yang a& (Nei & Vqjima, 1981). 
Oambar 4. PCR4FI.P IBSrDN4 H.whha denh)an dm restriksi Aiul .Kdom 1 : 1 OObp 
marker, Kdom 1-3: pda pmobngan C, B, A, Kolorn 6: 16srDNA yang tidak 
m o n g -  
6.3 Keramnmn Oenetlk A w n  (HMO& sdnkse) di perofran Indonesia. 
5A.1 npe dan f~ekounoi *ran haplotipe 
Dan' hasil RFLP d-n 3 enrim restriksi dapat ditemuitan 8 haplotipa dengan 
fwkeunsi sepsrti yang tertem pada tabel 2. Sscare lengkap -ran frekwsi sebaran 
haplotigw dam dilihat pad? lrrmpiran 2. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Tabel 2. Komposit haplotipe H asinine hasil PCR-RFLP dengan dengan enzim reatriksi 
EmRl, BemHI, Alul 
Dan tabel 2. di atas dapat dilkhat bahwa ti&k ada populasi yang memiliki semua 
haplotipe yang teramati, haplotipe i (M) terdapat pada s e w  populasi (mm 
haplotype) dengen proporsi dominan antara 40-W)% dan presentare rata-rata sebesar 
59.3%. Haplotipe 8 (ABA) mempakan unjque haplotype di mana hanya terdapat di 
popvia@ yang beresal &ri wangi-wangi, kepdauan Wakatobi (VVAl dan WA2) yaitu 
Bebeaar 246. Karena d i i u k a n  hanya dalm f rekwsi yang kedl maka haplotipe ini 
tMak dam digunakan sebagai penanda khuaus populsai ini. 
U W  mmgetahui mm'w dari frekuensi komposit haplotipe yang 
terbentuk maka dilakukan ax2 analyeis ilengan Monte W o  Prowdur (Roff & Betzen, 
1989) menggunakan pmgram Monte yang diimplementasikan pada pro$r%m REAP 
dengan 1000 tandomisad. Hasil analisa secara lengkap (lawpiran 3) munjukkan 
bahwa nilai Xz rata-rata > nil& X2 pada reta-rate taraf a 0,001 (df 1 I) sedringga frekuensi 
haplotipe H asifline yang berasal dari berbagai perairan di Indonesia sangat M a  
nyata, Estimasi dad kemwkaragaman hep lo t i~  dilakukan hanya berdwrkan frekuensi 
haplotipe saja, sehingga hasllnya yang d i p e r M  akan sangat tergantung pada jumlah 
d m  yam digunakan. $makin banyak endm yang dipakai maka akan aemekin banya 
haprotip yang dapat tardeteksi whingga &an meninglcs2kan nilai keragcMnan haplotipe 
(Graves 8 Md)awell, 1994) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
5.3.2 Kengaman haplrrtipe d;m nukleatkla 
Keragaman haplotipe dan nukleotida H.asinine dari berbagai daerah di lndonesia 
cMenalisa bardasarkan Nei den Tajkna (1981) dengan menggunaken software REIWJ 
(McElmy et a/., 1992) dan didapatkan hasil sepwtl yang t4rtera pada -13. 
Dalam penelltian ini keragaman haplotipa H. ashim dari -I perairan di 
Indonesia M a s i  dari 0,100 - 0,771. Klintnqa et el. (2002) dengan menggunakan 
PCR.RFLP lQIsrDNA mehaporken nilai keragaman heplotipe Hasinina di perairan 
W i n d  b e W w  antara 0,000 - 0,836. Applryad. N&aah& Elliotl(2009) melaporkan 
nilai kerogamsn Maddip aMon di perairen Australia datan adakh 0,753 t 0.017. 
Graves (1988) melaporkan Mhwa untuk kerageman hplotipe untuk ikan-ikan laut 
berkiser antgra 0.50 - 0.96. Semakin tinggi nllai kerageman haplotipe maka semakin 
tidak ada individu &lam populasi t d  yang mempunyai pola hapt0Q.e yang sama. 
Secare keselinuhan dapat dilibt e t a  keragarnan haplotipe populasi alam 
(LOMI, MADI, MAM, WA1, WA2) lebih begar daripada populasi budidaya (LOW, 
LAMI, LAM2). Kenylaman haplotipe tectinggi pada penelitian ini didapati pada populasi 
dam WA1 (Wangi-wangi, Wakatobi) dan yang terendah didapa$' pada populasi 
budidaya LOM2. Kwagaman haplotipe di daerah Wangi-wmgi masih tinggi disebabkan 
pada d a d  ini tingkat eksplobd yang ada rendeh &all karena damh ini mesuk di 
dalem pmgmm konswmsi Taman Nasional hut Wakat&. Triantafyllldii sf a/. (2006) 
-Wan khwa sabh setu penyebab rendahnya nilai keragaman haplotipe 
disebebkan adanya fngkat eksploitasi yang tinggi. Untuk populasi budidaya sendiri, 
ciempel deri lampung (lAh41 dan LAM 2) rnemiliki kera-n haplotipa yang Wh tiwgi 
(0.53) bilp dbamdingkan dengan populasi Midaya LOM2 (0,190). Sebagai popllasi 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
bwdidaya, kmgman  hapfotipe dari populasi Lampung cukop tin& menunjukkan oukup 
tingginya jumlah ibundw sb& yang rnenghasilkan populasi budidaya tersebut. 
Nilal kwagarnan nukleotida raw-rata H.8sinina hasil PCR-RFLP IGSrDNA adatah 
mbesar 0,043. Keregaman nukleotida yang diperdeh sejalan dengan beberapa 
ponelitian yang dilakukan pada organismccwganime laut yaitu kurang dari 1 (Ovenden, 
1890; Palurnbi & Wilson. 1990, Boulding et a/., 1993). Akan @pi, keragernan 
nukleotida dari H. mihim yang d i ro leh  tebih rendah dibdngkan dengan 
kaeevagaman nukleotida dari H. asinine yang ada pada perairan Thailand (0,3055) 
(Klinbunga et a/., 2002). Keregamam nukleotida tertiw didapati pada populasi WA1 
dad Wang'cwrngi. Kepulauan Wakatobi. Sugama (1998) mengemukakan bahwa Endividw 
yang rnemilikl kwagaman haplotipe yang tin@ cendmng rnmiiiki variasi genetik yang 
lebih balk dioebabtcan karma &nya perkawinan acak dalam popcllasi yang besar 
whingga memungklnkan terjadinya Dnldran gen dari populasl tersebut. Di sisi lain, 
populaai budidaya LOW selabn memmemWnyai keragaman hqplotipe terkecil, populasi ini 
juga mmpunyai kmprnan nukleotida tabcil. Rendahnya keragaman haplotipe 
maupun n W d a  peda populasi budidaya LOM2 mengindikasikan terbatasnya 
koodstok yang dipakal. Klinbunga et al. (2003) melaporkan bahwa terbatasnya 
penggunaan founder st& pada hacthery abalone dapat rnengakibatkan mtxlahnya 
keragaman nukleotida. Lebih lanjut, dikatakan bahwa rendetuya keragaman nukleotida 
pada populasi alam rnungkin diibabkan oleh odanya gem& dnR* 
Lebih lanjut, tin$kat kefagaman g d k  attar populasi wnpl dan 
pmbdaannya dhMg berdamrkan M & Tajim (1981) clan Nei & h4Mler (I9QO) dan 
dklapgtkan hadl seperti yang tertera pada tabel 4. 
Tabel 4. m n  n u m a  antar populasi (di atas diagonal) den perbedaan 
nukl@da antar populasi (dl bawah diagonal) 
I I I I I I 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Dari tabel di atas dapat dihat befmra nilai rata-rata keragmn n u k W a  anter 
sampel adalah sebesar 0,0436, leMh besar daripada nilai k%rajjaman dalam s a w  
(0,043). Hal Ini menunjukkan bahwa darl terdapat tingkat perbedaen genetlk antar H 
asinha di paraIran indone9ia. NUai teraebut wjslan dengan hasU yang d i p a t  pada 
di ax2 bardasarkan MOnte Carlo prosedur. Secara teori, diiwnsikan bahwa 
populasi dari seluruh species yang terreber secara geograiis mempwnyai perbedaan 
secara m i k  (Ehrlich 81 Raven, IsSg) . Komposid stock awal parla species dapat 
diiihat dari MIai sigign#ikansi x2 analysis dan estimasi nil& keragamm nuklsotida. J i  
sampel rnenunjukkan variesi g d k ,  make nilai keragaman nuklmotida &lam sampel 
akan leWh kedl daripada nil& kmgaman nukleotida dadpada nilai bragaman 
nukleotida antar sampel (Ovenden. 1990). Kineaid ($983) & Leary (lM5) delem 
Sugama (1988) menyatakan bahwa variesi g m d k  suab~ Bpedes mmpakan surnber 
daya biologi prker &am mendukung auksesnya rnanajemen populasi atarni clan 
buatan secara efi6ii. Hilang atau berkurangnya variasi genetik akan 
What fatal dalam perkembangan, perturnbuttan, W i s  &a daya tahan tubuh 
te-P penwkit 
6.3.3 Analisa Keragaman Molekular 
Untuk memgethui sarnpai seberaw hesar pefbedaan di dalam populasi, antar 
populasl den pegion dilakukan dengan mengguhekan Analysis of rnokular variance 
(AMOVA) dengan menagunakan program Arlequm (Excoffier et el., 2005). Had analisa 
seare lengkap dapat di#hat pada lampim 4. 
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Gambar 6. Variasi molekular antar region, antar populasi dan isrtra populasi 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Dari gwnbar 6 dapat dilihat bahwa terdapat variasi rndekular antar region, aniar 
popuksi Uan intra populasi. Variasi molekwlar antar sampel lebih dikarenakan adanya 
variasi di dalam masing rnasing populasi itu sendiri (97%). Sadangkan untcik variasi 
antar populasi dan antar regionldaerah bectutut-tunat hanya sebesar 2% dan 1%. 
Meskipun abalon t e m u k  hewn yang sedbntary, namun pertultaran gen masih 
dirnungkinkan dalam area yang tidak terlalu jauh. Setelah prosrrs fertilisasi, blur abalone 
rwngapung secara prrelf. Namun stelah menetas. larva bermigrasi ke daerah 
pennukaan dan befenang secara aktif (Shepherd & Bmwn 1993). Larva dapat tinggal di 
dserah permukaan sampai dengan 10 hari (dapat dipengaruhi juga oleh temperetur air) 
dan koW hidrodinamk yang menentukan laju pmyebaran (Shepherd 8 Brown 1983. 
Hamm 8 Bwton 2000), sampai rnereka rnenetap pada habitat yang wcok (WShane et 
el. 1988). Hal ini menunjukkan bahwa aliran genetik (gene flow) lebih disebabkan karena 
dtsperd larva daripada perpindahan abalone dewasa ke popldasi yang lain. 
Surnantedineta (1982) delm Wbowo (2001) rnenyetakan variasi genetlk antar populmi 
mrupakan hasil interpretasi dari isolasi fisik rnaupun terhalang secara ekologis, terpisah 
]auh secFwa geogds aiau pengaruh tingkah laku aeperti rnigrasi dan waktu pijah. 
Variasi genetik dapat munarl karena seleksi dm, pengaruh Ilingkurnn, mLftasi dan 
perkawinen. Faktor-faktor tersebut dapat m%nyehbkan teqadinya perubahan susunan 
genebk indMdu (mtltasi dan sdanjutnya m j p d i  munan genedlk Warn gropulasi . 
Lebih Canjut, nilai keragaman molekular antar populasi dapat dilihat pada tabel 5 
Tabel 5. Vamaei molekular antar mpulasi bevdasarkan nilai PhiPT denaan 999 
. . 
I I I I W M  ] 
' dgnifikan pada 0,05; " signifikan pada 0;Ol; - sign8kan pada 0,001 
Dari tabel di etas dapet dilihat bahwa pei-b&aan signifikan terjadi pada populasi 
a h  den populesi buclidaya terutama pada populasi LOM2. Populesi dlam LOM1. 
MADI, WAl den WA2 te~lihai berbeda nyeta dengen populasi budidaya LOM2. Pada 
populasi bdklaya (LOM2. MI, LAM2) Wak tejadi perbedaan yang signifikan. Hal ini 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
mengindikasikan bahwa pada kegiatan budidaya tejadi penuntnen genetik akibet 
proses budidaya. Frost et a/. (2007) menyatakm bahwa mndahnya level va~asi genetik 
psda popdasi hatchery d~sebabkan oleh proties budidaya seperti perkawinan dengan 
jurnlah induk yang terbatasn dan pemijahan masal dengan jurnlah dan ukuran dari induk 
M n a  yang tidak Eeimbang. 
Berdasarkan keragamarv nuWeotida yang relatii tinggi rnaka populasi dari 
Wanghangi Kepulauan Wakatabi dapat dijadikan founder stock &lam program 
pamuliaan. Keragaman gemetik dan kcwagaman populasi yang didapatkan dari penelitian 
ini mewpekan informad yang sangat penting untuk program managernen budidaya 
abalon yang efektif. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
BAB VI 
KESIMPWLAN DAN SARAN 
6.1 KeahpuJan 
Kesimpulan y a n ~  didapatkan dari hasil penelitian ini adalah: 
1. TWpat  keragman genetlk deri populasi H.asinina dari pwairen Indonesia 
2. Kerrrgamgn geneNk pade popuhsi alam (LOMI, MAD1 , MAD?, WAl . WA2) lebih 
tin@ dari popubsi budidaya (LOM2. W 1  &n MAD2) 
3. Keragaman genetik tertinggi pada populasi WAl (h = 0.771 t 0,098; IT = 0,093) 
dan tmendah populasi LOM2 (h = 0,190 i 0,108; rr = 0). 
4. Proporsi variasi molekular lebih dikarenakan adanya wriasi intra populasi itu 
sendiri (97%). wdikit dari variasi antar populasi (2%) dan antar region (1%). 
6.2 &ren 
Dari evaluasi secara iresel~ruhan, saran yang dapat diberikan: 
1. Berdasarkan keragaman nuklsotidanya yang tinggi maka papulasi dari Wangi- 
wangi Kepuiauan Wakatobi dapat dijadikan founder slock dalam program 
pernuliaan. 
2. Penelltian tanjutan stNWur genetik H.asinim rnenggunakan penanda jenis lain 
seperti rniaosatetb. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
DAFTAR PUSTAKA 
Adams, RL.P., J.T. Knowle et a/. 1992. The biochemistry of the nudeid acids, London, 
Chapman & Hall Publishing Co. 
Aljanabi, MS.. I. MauUnet. 1997. Universa! and rapid salt-extraction of high quality 
g m k  D M  for PCR-based techniques, Nudeic Acid Research. 25(22):4692- 
4693 
Appleyard. S.A., C.Natasha A., Elliott, N.G. 2009. Molecular analyses indicate 
homagenous structure of abalone across morphologically d i n t  Haliotis rubra 
collections in South Australia. Journal of Shellfish Research 
Artama, T. 1991. Rekayasa genetik. Yogyakarte, PAU - Biotekndogi Universitas Gadjah 
Mada. 
Arumingtyas. E W  bras. 2006. Analisa Biilogi Molekuler (Isolasi DNA, PCR dan RFLP, 
SDS-PAGE, lmmunobloting dan lsoemym). Tim Lab Biologi Malekuler den Seluler 
JBUB Universitas Brawijaya. Malang 
BNlington, N. 2003. Mitaohondrial DNA in M. Hallman ((eds). Population genetics: 
Principlee and appliition for fisheries scientist. American Fisheries Society, 
Bethesda, Maryland. 
Boulding, E.G, Boom, J.DG., and Beckenbach. AT. 1993. Genetlc variation in one 
Wmedd and N o  wild population of the Japanesse scallops (Patinopeden 
yessoensis): empirical parameter estimates from coding region of mitochondria1 
DP(A. Can J Fish Aquat Sd 50: 1147-1 157. 
Brown, T, A,. 1991. Gen Cloning (2' ed), London, Chapman& Hall University and 
Professional Devision, 
Chenoweth, S.F., Hughes, J.M., Keenan, C.P.. Lavery S. 1998. Concordance between 
d i m 1  and mitochondrial gene flow: isolation by distance in tropical t h s t ,  
Lates calcarlfer (Aiustralien barramdl). Heredirty 80: 187-1 97. 
Comch, D. and M.E DNmato .1996. Genetic diversity of populations of the fresh water 
shrimp hkmbmchium &mUIi (Caridea : palsenonidae) evaluated by RAP0 
analysis. Cmshzean M o g y  BS(4): 650-655, 
Davis, LO., M.D. Dlt)llt#, et el. 198s. Besic methods in m o h l a r  biology, New York, 
Elaaveir Science Publishing Co, Inc. 
Ehrlich, P.R, Raven, P.H. 1969. Diientiation of population. Sdence 165: 12287232. 
Faqih, A.R. 2004. TWs : Optimasi Analisis HmEI Kajian Keragarnan Genetik Udang 
Metapenaellrr Monmros Selai Mekasar Berdesarkan Random Amplified 
Pdymorphic DNA (RAPD) dan R M o n  F ragmt  Length Polymorphism (RFLP) 
mtDNA. Prqranil Studi Bidogi Raproduksi Kekhususan Biologi Repmduksi 
Molekub Program Pasca Sarjana Universitas Brawijaya. Malang 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Frost, LA., Evans, B.S.. and Jeny, D.R. {2006). Loss genetis diversity due to hatchery 
culture practices in barramundi (Lates mhder). Aquacfdtum. 261, 10561W 
Geiger, D.L. (1998). Recent genera and specks of the family Heliotidae Wfinesque, 
1815 (Gastrapoda: etigastropoda). Naulilw 11 1:85-116. 
G m e a  JE. 1998. Molecular ineights into the population structures of cosmopolitan 
marine fishes. J Hered 8Sk427-434 
Graves, J.E and Mc.Dowell. J.R. 1994. genetic analysis of striped marlin (letraptus 
auckx) population structure in the Pa& Ocean. Can j. Fish Aquat Sci 51:1762- 
1768. 
Guchi, K, Y, Tanimure et el. tQQ9. Genetic variation and geographic population 
structure of amphidromous ayu P k o g b w s  &idis as examined by 
rnbhoruW DNA sequencing. Fisheries Science W(1): 63-67, 
Hamm. D,E. and Burton, R S. 2000. Population genetics of Madr abalon, Hatiofis 
~~, along the central Caliimia mast. J Exp Mar Biol E d  254:23%247. 
Huang, B.X. Peakall, R. and Henna, P J. 2000, Analysis of genetic structure of blacklip 
ahelon (Halicrtis rebpa) populations using RAPD, minisatdte and rnicrosatsllb 
mark-. Mar Bid 136:207-216, 
Jaray-nd, P,, and Paphavasit. N. 1996. A review ofthe oulture of tropical abalon with 
spedal defence to Thailand, Aquaculture 140:MQ-188. 
Jarayabhand, P,. Pripue, P,, Klinbunga. S, and Tassahakajon, A,. 2002. IderWfication of 
spe&sdiagn&c markers of abalon in Thailand using PCR-RPLP of 16S rDNA. 
Fisheries Sci, 68 (Supl, 11) 1091-1 094 
Wnbunga. S, P, Pripue, N, Khamnamtong. N, Puanglarp, A, Tassanakajon. P 
JmyWand, fdirono, I. AoM, T. Menasveta, P. 2003. Genetic Diversity and 
Molecular Markers of theTropical Abalon (Hak'otis asinine) in Thailand, Mar, 
Brotechnd 5: 505617. 
Klinbunga et a/. 2001. genetic heterogeneity of the giant tiger shrimp (penaeus 
monodon) in Thailand revealed by RAPD and mitocondrial DNA RFLP analysis. 
Mar. ~nd3:428438. 
Khamnamtong, Sirawut Klinbunga, and Piamsak Menasveta. 2005. Species 
idenWication of tive penaeid shrimps using PCR-RFLP B SSCP analysis of 16s 
Ribosomal DNA, Journal of Biochwnidry 8 Moiecuiar Bilogy 38: 491499, 
Liaay, M. 2005. Peranm Nuifisi daksm siklus repduksi abalon, Ckeana XXX (5): 1-7 
Manlatie, T J.. Sambrook et al. 1089. Molecular Cloning (Zm ed). 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Mahldd, C., Uthairat, N., Srijanya S., Nobuhiko, T., Thuy, T.T.N. 2007. Mitoohodrial DNA 
diversity of the asian moon scallop, Amusium pleuronectes (Pectinidae) in 
Thailand. Mar. Biotachnol. 9:352-359. 
McShane. P. E., K. P. Blade & M. G. Smith. 1988. Reaulment processes in Haliotis 
rubra (Mollurn: Gastropods) and regional hydrodynamics in southeasdm 
Ausbalia imply localized dispersal of larvae. J. Exp. Mar. Biol. Ecol. $24175-203. 
Mgaya 8 .ma, T., Hisadme, K. Shiraishi, K. and Kojima. H. 1998. Molecular distinction 
af two msemblant abalons, Haliotk diecus d i m s  and Haliotis disms Aannai by 
18s fDNA seqoances. J Mar Biotechnol6:$961 
Nei. M. 8 Talima, F. 1981. DNA Porysnorphism detectable by restriction endonucleases. 
Ovenden, J.R. 1990. Mitochondrial DNA and marine stock assessment: a review. Aust.J. 
Mar Fm-r Res. 41 :835.853. 
Pdumbi, S.R, W~lson, A.C. 19sO. MitochDndrial DNA diversity in sea urchin 
Stmngyb~8nntratus pnpuhtus and S. CkOebWnsis. Evolution 44: 405415 
Primack. RE.. J.. Supriama. et at. 1998. Biologi Konservasi, Yayasan Obor Indonesia, 
Prasetio, AB. 2008, Variasi genetik induk abalon Haliotis asinina dad alam dan twunan 
pertama (F1) dengan analisis allozyme elektroforesis, University of Brawijaya, 
Master thesis. 
Rahayu, T. 2001. Karmtniksi strain haploid Sacchamyces mmvisiae Pembawa 
kromosom XI1 yang terpdong pada sisi kanan lokus rDNA, Yogyakapza, 
Unkrsibas Gadjah Mada, 
hymond, M, and F, Rwsset. 1995. GENEPOP (version 1,2) Population Genetic 
Sohvam for Exad Test and Ecumeniasm. J. Hered 86: 248249. 
Richardson, L. R, and J.R. Gold. 1993. Mitochondria1 DNA variation in red grouper, 
Ephi-us morie rwxl Greater Amberjack, SerioPa dumerili from the gulf of 
mexico," Mariene Sdence MI: 53-62. 
Reeb KC., Mann, D.A. 1980. A genetic discontinuity in a confinously distributed s*: 
mitochondria1 DNA in the Amerivcan oyster, C r a W e a  virginica. Genetics 124: 
7207-7221. 
Rusticlja. 2002. Breedjng dan Repmduksi Hewan Air. Fakultas Perikanan Universitas 
Brawijaya. Malang 
Sekhar, MS. Gobkhrisna. G . I,S Azad. 2005. PCR-RFLP analysis 12s and 16s 
mitoobondrial ANA genes from brackishwater finfish and shellfish species, Asian 
Fisheries Science (18): 39-48 
Satyono, D,E,D, 2003, Reproductive biology and $aed production techniques for tropical 
a h l m  (HdidCs wirina L,) in eastern Indonesia. W g o  University. New Zealand, 
PhD thesis, 274 p, 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Setyono, D,E,D, 2005, Abalon (haliotis asinina 1): 5 ,  early juvenile rearing and ongrowing 
cultwe, Oceana M((2): 1-10, 
Shepherd, S. k & L. D. Brown. 1993. What is ah abalone stock: Implications for the role 
of refueia in conservation? Can. J. Fish. Aquat. Sci. 50:2001-2009. 
Sinipar, N. F. 2009. Penggunaan Marker Restriction Fragment Length Polymorphism 
(RFLP) Dalam Pernuliean Tanarnan. lnstitut Pertanian Bogor. Bogor 
Soetomo, M. 1989. Teknik budidaya udang windu. Bandun& Sinar Bvu. 
Sofro, 4 S. M. 1994. Ksanekawgaman Genetik. Yogyakarta, Andi Offset. 
Sugama, K. 1988, Biochemical genetic differentiation among wild populations of milkfish 
C h e w  in Indonesia. Indonesian Rsheries Research Journal. 4(1): 11- 
18. 
Triantafylliis et a!. 2005. M i n d r i a l  D N A variation in the European lobster ( 
Homarus gammarue) throughout the range. Marine Biiogyl46: 223-235. 
Wbowo. A.H. 2001. Analisis vafiasi gen dan 8tnrktw populasi genatik ikan Napoleon 
Wressa (Cheilinus urn-, Rroppell), Pmgram Pasca Sarjana UniversiEas 
BIswijaya Malang, 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
AcPlen : df-1 I 1-) 0.06 = 1.@&;. 8.01 3 24.73;. 0.0011= 31.2a; 
'HiXthly~~'Mnt at O i 0 0 1 . m ~  the ~lropxt i~od each populatbn vras significantly 
d i .  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Lampimn 4. Hscill Analisis Variasi Molekular (AMOVA) 
I, k, - : 
; -1% 
' 2%- 
, 97% ' 
~ s t ~ a r .  
0,U17 
- -.$.- 0044 
2;T01 
-.- -- 
' MS-- 
3,407 
; ?,@2 ; 
2,1:01 - ~ 1 
8 S5 
' ' 10.221 
1l.:g68 1 2&3,7$?~ 
Source-. . ~ ~ 
Among Regions , 
Among Pops 
Within Pops 
- -2.161' - 288,356 
df , -  ~- .. 
3 
4 
127 
T-l - 100% 134 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
- -~- 
5.1 ~- A ~ ~ a ; & ~  w a r  TempsrWgnggal lahir 
~ ~~~ ~~ 
-~ 
WYunizuti, S.Pi, M. Aqua . . - MqIqng, 4m:~me 1875 
--- .--- 
-- 
a. Pen@ruh embnpapain terb&p daya c@ma nubiemtkn gurami 
(osah-116 gnmmy w. lssa 
- 
2. 
~ - 
2. 
cr. FottifikaPi Amiliosa setragar Floater peda PeqWwnan Formula P a m  Pella 
Tmpung. r4f3MP 2080 
d, Penegunaan bakteri asam I M  sebaga~ sbrter si lw limbah ikan lemu~, 
t-p pertwbuhan ikan kt&brias g&'ms. Dosen Muda 2000 
University d Brawijaya. 
' Fjsheries Pad& 
TheUniuersity of 
Quetmfand Australia ! 
ei-I a chemtca~, I 
Sciences 
e. Application of altem- fish feed technotmy. WPEDA Pmpinsi Jawa 
l7rmur. 2 0 0  
f. the dbt af protein k a l  in the diets on the growth and teed utrition of 
Pai&w&s sp. 2001 
-~ 
S.PI 
k.~~qua 
' 
g. Peawtmn perairan Umurn di Mglang. BAPPEDA Pmpinsi Jatim 2001. 
h. Impimmtation of fish sanotuary in Pligi distdid AQB 2001 
i. Sarobgical chractwkatlon of SW~~QCOCCUS in& CsoSates Rom f i t  part 
$ # A m .  w5 
~~ ~ ~ ~~~ 
' 1998, , 
i 2005 
I 
~ 
IMkanan ,6udidW 
Aqusowlture 
BiotecYlnol~ 
'! 
I 
I 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
j, C&rqct&ation of probiolic bacteria isolated from Lifop6neaus VannenieiJ. 
2m 
k. Mwinaa ooleifera leaves as an alfeCnat#ve protein source for Clm& 
g&pim(s. 2007 
I. &ndc eharacWzdo~1 of L i @ p n e ~ s  Vanpamei and Peneaus monodon 
bfoostodc using PCR-RFLP. PHB2008 
J-1.5 Pttngabdfan Kepada Masyarakat 
a. Mia* stsln%rin stlage tadulolisgy to support biwllure of 'Oreachromis sp 
ad ClaPVas gariepincrs. IPTEKS, DPPM 1111tjen DI'UTI,, 3000 
b. Utilization of Sludge as fish dieb. of Oredehromio sp in UPR lkan Nila, 
Umbulan Pesufuan. DPP-SPP: 2WI 
c. W a  moten farMoation in fish diets as an effM to Pengkayaan 'Beta 
Karo&jn9 dalam paltan sehgpj upaya penaxahan warn ikan {hias ::KO!, 
1-KS WPM wen DIKTl. 2002 
d. Maxanthlri wplemntatibn on the i m p r o v ~  of, body color of Koi. 
Cpdnus -0. IPTEKSDPPM D(tjsnDlKI;1.2043 
e. Paws as 'cepxanthin' ouncas in. i-.ument of Koi (Cyptnus mrpia). 
IPTEKS, WPM w e n  D1KTI.. 2Ml4 
f. infomafian system of Data m a w  of SMpdand PKL in Prograrq Studi 
of Aquawlttm. DPPSPP. 2065 
g. Ghhmp wash as a source .&f wr&enopr&ein an. ths improvment of body 
oolnr d KoS. Cjpdnus oarpi0 . IRTEKS WPM D i D I K T I .  2008' 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Name 
Sex 
Place I Date Birth 
Marital Status 
Occupation 
Institution 
Office Address 
PhonelFax 
Home Address 
MoMle phone 
E-mail 
: YUNI KILAWATI, S,Pi, MSi (Master of Science in Biology) 
: Female 
: Malang I July 2"6 1973 
: Married 
: Lecturer at Fisheries Faculty 
: Brawijaya University, lndonesia 
: Jalan Veteran, Malang, lndonesia 65145 
: +62 341653512 1462 341-557837 
: Perum Puncak Permata Sengkaling P-8 Malang, Indonesia 
: +62 81 333598484 
NON FORMAL EDUCATION 
2007 : English Course at Brawijaya University 
FORMAL EDUCATIONI 
WORK EXPERIENCE 
1 994 : Apprentice in Brackish Hall Conduoting Water, Jepara on The Study af 
Natural Fish food wliure 
1988 - : Lectumr institute of Fisheries Science (STIP Malang) (Fisheries Biology, 
2w oceanography 
2004 - : Lecturer Fisheries Faculty of Brawijaya University : Ichtyology, 
Now BiotedmoOogy, Plenktondogy. Fundamental Biology. 
oe(rrw 
Master of 
science of 
Biology 
(M.Si) 
Bachelw of 
Science in 
Fisheries 
(s, pi) 
COMMUNITY SERVICE ACTIVITY 
Place 
Malang 
Malang 
: Formalin Identification in Marine Resource In P w m  Alam Hijau. Malang. 
Name of institution 
Biology Reproduction 
Deparbmnt, Graduate 
Program of Brawijaya 
University (UNIBRAW) 
Wlth GPA : 3,81 (Scale 4.0) 
Water Manajemen Resources 
Depattmen, Fisheries faculty, 
Brawijaya University 
(UNlBRAW) 
WiVl GPA : 3,01 (Scale 4.0) 
Edut~tlon 
Master 
Collage 
L 
SEMINAR I TRAINING 
2001 : National seminar : The Role of Modem bioteknology in aquaculture. Water 
Management Resourns Departement, F~sheries Fawlty of Brawijaya 
University 
2001 : Regional Seminar : Environmental Biotechnolngy in Islamic View. 
Mathematic and science Departement of Brawijaya University 
Year Attsndsd 
From 
2001 
1991 
To 
2004 
Z996 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
: Training on Research and Statistic, Private Univemity Coordrnator at 
Surabaya 
: Whorkshop : Quality Assurance University, kgricul~ure Departement of 
Muhamrnadiah University Malang 
: Training on Research Metdhology and Proposal composing at Airiangga 
University, Surabaya 
: National Seminar : Fisheries Resources Potential and Manajemen af Selat 
Madwa, Water Management Resouces Departement, hshenes Facully Of 
Brawijaya University 
: National Seminar of Bioteahnology Aplication on Aquaculture, Water 
Management Resouces Departement. Fisheries Faculty of Brawijaya 
University 
: National Seminar of Fundamental Research Output, Director General of 
High Education of Indonesia at Jakarta 
: Plitiond Seminar 'Management of Indonesian Small Islands to Face 
Tenitorial Crisis'at Brawijaya University 
: National Seminar 'h4ariG ad Coastal Managsmsnr at Brawijaya 
University 
: Workshop : Article Writing Process on National and International Journal, 
Water Management Resoucp;~ Departentent, Fisheries Fautlty of 
Brawijaya University 
: action learning training on biological restoration. Research Development 
Organization of Brawijaya University 
: Statistic Training using Minitab at Fisheries Faculty. Btawijaya University. 
: National Seminar of Marine and Fisheries Research Output 1, Water 
Management Resouces Departernent, Fisheries Faculty of Brawijaya 
Univ0rsity 
: Workehop on Basic Analysis of DNA as a Marine Bioteknology 
Developmental Effort 
: National Seminar of Marine and Fisheries Research Output 11, Water 
Management Resouces Departement, Fisheries Faculty of Brawijaya 
University 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
5.3 Anggota penelii Ill 
6.8.1. Name Lengkap dan Gelar 
Ir. Anik M. Harkti, MSc 
Tempaflanggal Lahir 
Mqoketo, 10 Matet 1961 
5.3.2. Pendidikan (51 keabs). 
6.3.3 Pen~palaman Kerja Penelltiin dan Pengalamen Pmfesional 
Pengalaman Profesional 
INSTITUSI 1 JABATAN I PERIODE KERJA 
FPIK, Unibraw I Ka Lab Nutrisi lkan 1 1993-sekarang 1 
.3.4 1 
-
No. 
- 
I .  
2 
3. 
4. 
5 
6. 
7. 
malaman Penelitian 
JUaul: 
Peranan chipin dari iimbah pengolahan udang sebagai pernacu 
pertumbuhan ikan gurami, osphronemus gourarny (lacepede). 
ARMP, 19W1998 
Foltifikasi Arnilosa sebagai Floater pada Penyusunan Formula 
Pakon Pellet Terapung. ARMP 
ForWikasi Protein hidrolisat l i i a h  pengalengen tuna dalam 
pakan ikan lele lokal. Clanas batrachus. DIKTI. ( 2001). 
Respon pemunbuhan larva ikan patin Psngasius spp. dengan 
feed starter yang berbeda. 
Respon perkumbuhan juvenile kerapw tikus yang diberi pakan 
baratan berinokulasi Bacillus dan Protein sel tunggal 
Pemanfaatan limbah pabnk MSG wbagai sumber protein pakan 
terhadap prtumbuhan ikan kerapu tikus 
lsolasi dan ldemtifikasi kandidat bakteri probiofik pada alat 
pencemaan udang Vannamel 
Pemanfaatan lirnbah blogas (sludge) sebagai pengganti pakan 
kornersial pada ikan lele dumb0 
Tahun 
1996-1 998 
2000 
2001 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
-ti. AM,., D.G.R. Wwdhya; $4.. Fadjar, S. Wuharitmad; R. Faber, J.H. Boon 
& M,C,J. Vwdegem, 1998 . Thle impad ot p g n m s  monodqn (Fabricus) 
WlhFuae wm dansity on produdon in traditmnal. tambak system i n  E%l 
Java, Ihdonesia. Aquacubure Research 28;229-236 pp 
Ham,  A.M., O.G.R. Winya, R.K, Rini. J.H. Beon & M.C.J. Verdegem, 1098. 
Penmu8 monodon (Fabricus) and hns8ws metguensk? (de Man) biculhm in 
East Java. Indonesia. Aquacultwe Remarch 29: 18 pp 
D;G;R. Wiadnya. A.M! Wai l ,  A.P. Mahendra, Y. S u W i i  & Subhlyo. 2000. 
PeningWan mutu dan kuelks b n i h  (parclk) deng;EIf~ .WEnologl hat 6hobk 
&I'm 'mmunjang keglatan bdidaya katak t5enggala. &na cafesb&ns 
gStmV), Jurlkd I h w W  Hgyati Unihw, V d I 2  No. 1: 3040 
Hariati, A M ,  D.Q.R. Wiadnya & A Prajino. 2DW. 8i;istem Bud'iya Bi-kultuc 
P m ~ s  monodon (Fabricius) Gum Penaeus mg&sis (de Man) p&~ 
Tamkk Intensif di Jawa Timw. (8ioultwe wstem: P. monodon (fab.) Cum P. 
mrguiwtsis {de Man) in lotenslib Prawn ~ i rm ing  in East ~awa). ~ w k i  Ikrru- 
Eknu Haysti {Life Scienm], Unibw, Vd  12 No. I: 50-60 
Haw,, A.M., H. Kartikaningsih, D.GiR. W~adnya, Y. SuQ%nfi& Subagycf. 
2M)R Pengerr;uh kadar kitin dalam pakan . M a p  lajw pertumbohali dan. 
Ironsurnsi pilkan hafian ikan gwami, ~ m u s  goursmy Lac. Jwmal 
PeneliUrrn Perikanan Indon-. Pusa fwwtiiem dan Pengembangan 
Pedksnan, Bade :Panel%tian dliln -bangan Pertartiany ~ ~ e f r  
Pettanism, ,. . dakiwta. Vol. 8 No. I!: 8-42 
Wsd.nye,. D.Q:R., AM. Hariati, A.P. M a W r a  dm Y.  Suryanti, 2092. 
1:e%m-r kejut ,panas (w shock) ~~IMI ~wang p ~ ~ ~ ~ r a i  ma-I per*! 
katak ber(ggal'e. Rwa ce&Wana+ Jumal Pew&an Perikangn Ind6msl~1. 
BaUm RlW KeEautaw dan Perllcrrnan. DepatWtm K&utan dm Reni~nan.., 
Jakarta. Vol. 8 Nn 3: 46-52 
Hariati, A.M., 2008. Pvplikasi Prdbicdik Twlmdap KaraWt ik  S d i m  Dan 
Produksi Tarn- Udang Inten&. Seminar Nasional Perikanan dan Kalautan. 
Had&, AM,. & A. Vunm'. 2008. Isolwi Den l-si BaMd I~@igmeus 
Dari U&ng Vanname, L&pertat?us Vanmami S&pi ~Kandidat Probiotllt. 
Diwjik@ndalem W n r  Na&pnsl Masil PeneMeo fW-kan@n dm Kglktutan 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
